Supplemental Figure 2. Human-specific numts aligned with chimpanzee homologous nuclear site and human mtDNA.

H:1:37.8 CAGATGGAAAGTCCTCCTTTATAGCTGACCHTATCCCCAT...CGTACGCCTABGAATCCCTCCTGCTGCAAGATGGCCG
:38.2 CAGATGGAAAGTCCTCCTTTATAGCTGACC--—-—---—--— ittt GAATCCCTCCTGCTGCAAGATGGCCG
H:M:8835 ACTTCTTACCACAAGGCACACCTACACCEETTATCCCCAT...CGTACGCCTAACCGCTAACATTACTGCAGGCCACCTA
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:213 CGATTTATTTATAGTTTTTCAAGFCATCACCCCGCTAAATCCCCTAGAAGTCCCACTCCTGGAGAAAGGGTCTATAGTTG
P:1:196 CGATTTATTTATAGTTTTTCAI ———————————————————————— TACACTCTTTGGGGGAGAAAGGGTCTATAGTTG
C

H:M:9464 AGGAGGGCACTGGCCCCCAA GCATCACCCCGCTAAATCCCCTAGAAGTCCCACTCCTAAACACATCCGTATTACTCG

H:1:104 TACAGTATTGAAGCCTTATTTTAATCTAGTTTGA[TTAAACTAGATTGGTCTAGTTTGATTAAACTAGATTAAACTTCTTGGTCTAGGCACATGAATATTGTTGTGGGGAAGAGAATTCTGTATAATGTGATATGGATATT
P:1:105 TACAGTATTGAAGCCTTAT T TSR E R GH - - ——— - ———————————————— =~~~ —————— CATTCTGTATAATATGATGTGGATACT
H:M:12.4 AAGEAGECFACTETGAAGCTTAGGGAGAGCTGGGTTGTTTGGGTTGTGGCTCAGTGTCAGTTCGAGATAATAACTTCTTGGTCTAGGCACATGAATATTGT TGTGGGGARGAGACTGATAATARAGGTGGATGCGACAAT

H:2:33.8 CACGCCGTTGCTTCCAAGATGACTT@CTTGGTTAT ATCTATTGCQCCATGTGAGGAGACGTTGCTGCTTTGCTCTGG
P:2a:34.5 CACGCCGTTGCTTCCAAGATGACT-—————————...—————————— GAGGAGACGTTGCTGCTTTGCTCTGG
GCTTGGTTAT ATCTATTGCG

H:M:1668 TAGGGGTTAGTCCTTGCTATATT TTCAATTTCTATCGCCTATACTTTAT

H:2:49.3 TGGCCAGAACTTCCAACACTATGTTCTGTTGTTGTGTAGTGTAG. . . ACTTCATATTGCTTCCGTGGAGTGT . . . CACACAATAAACCCTAGGAAACCAATGAAGTTCTTAGCATGAAGGGCTGTTGAATT
P:2a 50.4 TGGCCAGAACTTCCAACACTATGTTG-—————-——————————— R AATAGGAGCGGTGAG. ACGTTCCATCAATACCTAGCTCTTTGA. GTTCT ATGAAGGGCTGTTGAATT
H:M: 6642 AGGACATAGTGGAAGTGAGCTACAACGTAGTACGTGTCGTGTAG. . . ATTTCATATTGCTTCCGTGGAGTGT . . . CACACGATAAACCCTAGGAAGCCAATTE TATCA.TCAGACCATACCTATGTA
H:2:81.7 TACAGATCTTAATAATAATTGTGTCTGTTTTTAGGC . . . ATTTGATAGTAAAGGAGCCGTCATATTAATAATAATAGGCTATAACCTGTTARAAATAGTAGGTT
P:2a 83.5 TATGGATCTTAATAATARS - - ——————————————— F e —LlAh r VrB i AGGCTATAACCTGTTAARRATAGTAGGTT
H:M:7763 GGTTTAGACGTCCGGG.TGCATCTGTTTTTAAGC . ATTTGATGGTAAGGGAGGGATCGTTGACCTCGTCTGTTATGTAAAGGATGCGTAGGGATGGGAGG

H:2:149 CCCTTTAGTCCTTACCTQTAAATCATCGTGGTGATT...GATGTGAGCCCGTCTAAACNGTTTCCCACCTGTGTCTACTT
P:2b:153 CCCTTTAGTCCTTACCTE-—-—--———————————— B AGG| CCACCTGTGTCTACTT
H:M:513 CGTGCTTGATGCTTGTCECTTTTGATCGTGGTGATT. . GATGTGAGCCCGTCTAAACAT AGTGTATTGCTTTGAG

H:3:97.8 TCAGTAACATGTTAGTTGTATG-—-——-— TAGTANCATAGTCTTGCTATGTTATGCC...TCCACCTTCGACCCTTAAATTTCATAAGCT CCTCATGGGGAGCTAAATTTTTTT-AAGTATTTCATAATAATG
P:3:100 TCAGTAACATGTTAGTTGTATGAATGAATAG-—————————————————————, | |~~~ ———— - ————————————————— —-CACCTCATGGGGAGCTAATTTTTTTTTAAGAATTTCATAATAATG
H:M:1298 GTTTGCATTAATAAATTAAAGCTCCATAGGGTCTTCTCGTCTTGCTGTGTCATGCC .TCCACCTTCGACCCTTAAGTTTCA GCTATCGTAGTTTTCTGGGGTAGAAAATGTAGCCCATTTCTTGCC

P:3:100 TCAGTAACATGTTAGTTGTATGAATGAATAG-—————————————————————, | |~~~ ——— - ————————————————— -CACCTCATGGGGAGCTAATTTTTTTTTAAGAATTTCATAA
H:M:1298 GTTTGCATTAATAAATTAAAGCTCCATAGGGTCTTCTCGTCTTGCTGTGTCATGCC .TCCACCTTCGACCCTTAAGTTTCA GGCTATCGTAGTTTTCTGGGGTAGAAAATGTAGCCCATTTC
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CACGTGGTGGATGGGTTCCCATCAGTAAGAGAAGACAATCAC|CATACAATCATAGCAAGCCAACGCCACTTATCCAGTGAACCAGICTCAAACAAACACTTCTCACCCTCTGCTTGTATCACATTTGCTAATAT
CACATGGTGGATGGGTTCCCATCAGTAAGAGAAGACAATCAC - ———— === ——— === ———— == ——— .GCTC.CACTT-A_GCTTGTATCACATTTGCTAATAT

CTAACAACCCCCCTCCTAATACTAACTACCTGACTCCTACCCCTCACAATCATGGCAAGCCAACGCCACTTATCCAGCGAACCAC CACG AAAACTCT CTATACTAATCTCCCTACAAATC
CACATGGTGGATGGGTTCCCATCAGTAAGAGAAGAC-—————————————— -~~~ ————————————————— T GCTC CACTT GCTTGTATCACATTTGCTAATAT
CTAACAACCCCCCTCCTAATACTAACTACCTGACTCCTACCCCTCACAATCATGGCAAGCCAACGCCACTTATCCAGCGAAC CACG CTATACTAATCTCCCTACAAATC

AAAATGTTTGACCCGAGTTTGATATGGCTCTTGGGCTAGAGCCCAAGCATTGTTCGTTACATGGTCCATCMTAGTCCTCTGGTAAATAGGTCTTTTACTTCTCACTCTCACCCCACAA
AAAATGTTTGACCCAAGTTTGATATGGCTCTTGGGCTAG--—————————————————————————— TCCTCTGGTAAATAGGTCTTTTACTTCTCATTCTCACCCCACCA
CCTAAGCTTCAAACTAGACTACTTCTCCATAATATTCATCCCTGTAGCATTGTTCGTTACATGGTCCATC AATTCTCACTGTGATATATAAACTCAGACCCAAACATTAATCAG

TATTATCACAGCTTTGTTTCTCATTTTATCICTTTTTTTAACCTTTCC. . GTATGTTTGGGATTTTTTMGACAATGGGCATTATCCTTGATTGCTCAGCTTGTAAGATGA—GGATGTTAATGCCT—CTATCC
TATTATCACAGCTTTGTTTCTCATTTTATC--—-————-————————-— ., ., —————————————————— -CAAT TT GT -G G AT - cC
GGCGGGGTAAGGTTTGCCGAGTTCCTTTTACTTTTTTTAACCTTTCC ATATGTTTGGGATTTTTT GTAGTG G TT— T GITGGCTGCHAT -G GG

CACTGGCATGATCATAACTCACCGCAGGAACTCCCKCCAATAAAGCTAAAAC...GATTAGATACCGCACTAT@GGCTCAAGCAATCCTCCCTTCTCAGGCTCCCAAGTAGCTAGGATTATAAGCAAGC
CACTGGCATGATCATAACTCACCGCAGGAACTCCE-———————————————— T GGCTCAAGCAATCCTCCCTTCTCAGGCTCCCAAGTAGCTAGGATTATAAGCAAGC
AAGCCGGCGTAAAGAGTGTTTTAGATCACCCCCTECCCAATAAAGCTAAAAC. . .GATTAGATACCCCACTATGCTTAGCCCTAAACCTCAACAGTTAAATCAACAAAACTGCTCGCCAGAACACTACG

CAACCAAAACATCTTGACTCATGACCCCAQTGGTTTCGGTTATTTTCTATT...TCACTGGTACATGGTTAGTGTGTTGGTTAGTAGGCCTAGTGTGGAMTCATTCCCAATGATGGAAGCAAGCTTTGTGGCA
CAACCACAACATCTTGACTCATGACCCCAA-——————————————————, , ,———————————————————— AAGCACATGACCCCAATGTGTCATTCCCAGTG-TGGAAGCAAGCTTTGTGGCA
AAAATTGTAATAAGCAGTGCTTGAATTATTTGGTTTCGGTTGTTTTCTATT .CCATTGGTATATGGTTAG TTAGTAGGCCTAGTATGAGGAGCGTTATGGAGTGGAAGTGAAATCACATGGCT

AAAATTTGCCCTTCTTTAATTGTCACCACCATCTGTTCAGﬂTTTTTT—GTTAGGGTTAATGA...TTAAAAGTTGAGAAAGCCATGTTGAATTCTAGAAATGCAAGATTTTTTCTTAATCATCTAAGCTATC
AAAACTTGCCCTTCTTTAATTGTCAAGACCACCTGTTCAGT-——--———————————————— B -GAATTCTAGAAATGCAAGATTTTTTCTTAATCATCTAATCTATC
GGTGGATGCGACAATGGATTTTACATAATGGGGGTATG TTTTTTTGTTAGGGTTAACGA. . . TTAAAAGTTGAGAAAGCC TGTTAGACATGGGGGCATGAGTTAGCAGTTCTTGTGAGCTTTCTC

CTACTTACTGTGACAATGCTTTAACACAGTGAGGGGTCANGGTAGAGAAATGAGCCGT...ATTGGCGTGAAGGTAGCGG%TTTCTTTGTAAATCAATTATTCACATTCCATAGAATTAAGTGAGACTTAACA
CTACTTACTGTGACAATGCTTTAACACAGTGAGGGGTCAA-——————————————————————— - ———————————— TTCTTTGTAAATCAATTATTCACATTCCATAGAATTAAGTGAGATTTAACA
GTTGCAAGCAGGAGGATAATGCCGATGTTTCAGGTTTCTGAGTAGAGAAATGATCCGT. . .ATTGGCGTGAAGGTAGCGGATGATTCAGCCATAATTTACGTCTCGAGTGATGTGGGCGATTGATGAAAAGGC

AGGAGCATGGTTAGGGAAGGCCﬂAACCATGGTGAGAAT.. GCTATAATGAATAGTGATAGTATTATTCCTTCTAGGCATAGT. . . TGTAGGGCTCATGGCAAGGGTAAAAGGEGTGAAGGGTATTAAGAATG
AGGAGCATGGTTAGGGAAGELCCT -----FG6GT--—————————...——————————————— AAGGCCTTCCCTATAAGCTGATA. . . GAGTGGTAATGGATGATAAGGAAGAA TGAAGGGTATTAAGAATG
GGAGGTC GAGAAT.

GCTATAATGAACAGCGATAGTATTATTCCTTCTAGGCATAGT . TGTAGGGCTCATGGTAGGGGTAAAAGGAGGGCAATTTCTAGATCAAA
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CAAGATATAACAGAAAATAAGTGTATATTCAAGTCTTGAATATACATGACTCTCCAAAAAACACATAATTTGAATCAACACANCATTTAGGTTGGAAATGTCGTTCCTTTGTGTGTGAGTGTGTTCAGAAATA
CAAGATATAACAGAAAATAAGTGTATATTCAAG-———————————————— -~ ——m———— - —————— AATTTAGGTTGGAAATGTCGTTCCTTTGTGTGTGAGTGTGTTCAGAAATA
AATGCTAAAACTAATCGTCCCAACAATTATATTACTACCACTGACATGACTTTCCAAAAAGCACATAATTTGAATCAACACAACCACCCACAGCCTAATTATTAGCATCATCCCCCTACTATTTTTTAACCAA

ACTGATGTCACATAGACAGTTGGCATTTGTTTATGGATGAAAACCKTCTGTTGTCAGATTCACAATCTGATGTTTTGGTTBAACATGAATTTTAGGAAGCTCAGGATGGTATAAAATATGTGTGTATGCATG
ACTGATGTCACATAGACAGTTGGCATTTGTTTATGGATGAARAACLC-————————————————————————————————— GTGAATTTTAGGAAGCTCAGGATGGTATAAAATATGTGTGTATGCATG
TTAGCAGTTCTTGTGAGCTTTCTCGGTAAATAAGGGGTCGT CTCTGTTGTCAGATTCACAATCTGATGTTTTGGTT, TATATTTACAAGAGGAAAACCCGGTAATGATGTCGGGGTTGAGGGATA

TCAAATTATACAAAGTGCAAGGAGAAAAATAAAATAATAAAGGAGGTTNACATAAAGCACCCAAC.. CACTCCACCTTACTACCAAACNGAGTGTGAGAATGAAAGAAATGCAACTTTCAATCACTAAGA
TCAAATTATACAAAGTGCAAGGAGAAAAA----ATAATAAAGGAGGITA-—--—-——-————-———, .. ———————————————————— GGGAGTGTGAGAATGAAAGAAATGCAACTTTCAATCACTAAGA
ATGGTAAGTGTACTGGAAAGTGCACTTGGACGAACCAGAGTGT ACACAAAGCACCCAAC CACTCCACCTTACTACCAGACAACCTTAGCCAAACCATTTACCCAAATAAAGTATAGGCGATA

ACCTTGATATCTAACCTGCAGAGTCACTAATGTTTTCCAGTATGNAAACATTTCCAGC...CATAGAAGGCCCCACCCCTGTCHGTGCACAGATGAATATGAATCAAGAATGGTGCCCAGTGGGCAATGAAAAT
ACCTTGATATCTAACCTGCAGAGTCACTAATGTTTTCCAGTATGA-—---———————— P e GGEGTGCACAGATGAATATGAATCAAGAATGGTGCCCAGTGGGCAATGAAAAT
CCTACACTCCAACTCATGAGACCCACAACAAATAGCCCTTCTAAACGCTAATCCAAGC. . .CATAGAAGGCCCCACCCCAGTCECAGCCCTACTCCACTCAAGCACTATAGTTGTAGCAGGAATCTTCTTACTC

ATTTTATTCTTAGCTTATTAATATTCAGTATTTTCTTTNAAATTGATTGATGAAAAGGCG...GAGGATCAGGCAGGC%AACCTAAGTTATTAAGACATAGTCCTTTATCATTTGAGGAATTTATAATATT
ATTTTATTCTTAGCTTATTAATATTCAGTATTTTCTTTA--—-——-———————————————, , ,——————————————— AAACCTAAGTTATTAAGACATAGTCCTTTATCATTTGAGGAATTTATAATATT
TAGCGGATGATTCAGCCATAATTTACGTCTCGAGTGATGTGGGCGATTGATGAAAAGGCG GAGGATCAGGCAGGCGCCAAGGAGTGAGCCGAAGTTTCATCATGCGGAGATGTTGGATGGGGTGGGGA

ACTAGCCCGTTCATGAGGTAAGCCAAAAGGGGGTACATCCTACCAGGATTCGGAATA...GGAATGGACGTAGBCAGATAATGCCTAATGTAATCAGAAACAAGCTGCTGAATTCAATGGAAGCTGCT
ACTAGCCCGTTCATGAGGTAAGCCAAAAGGGGGT-——————————————————————_ | | ————————————— GATAATGCCTAATGTAATCAGAAACAAGCTGCTGAATTCAATGGAAGCTGCT
TTCTGATTTTTCGGTCACCCTGAAGTTTATATTCTTATCCTACCAGGCTTCGGAATA GGAATAGACGTAG CACGAGCATATTTCACCTCCGCTACCATAATCATCGCTATCCCCACCGGCGT

TGATTTCCTTCCATCTGTGATAACTTCGTTGTTCTGBAATACAACGATGGTTTTT...GAGAATAATGATGTATGCTTHCCCTGGAAATCAGCTAGATCCAGAGTTCCCAAATGGTGGTCTATGGACC
TGATTTCCTTCCATCTGTGATAACTTCGTTGTTCEG-———-—————————————— T T CCCTGGAAATCAGCTAGATC-AGAGTTCCCAAATGCTGGTCTATGGACC
TTTTGCGTATTGGGGTCATTGGTGTTCTTGTAGT AATACAACGATGGTTTTT. . . GAGAATAATGATGTATGCTTEGTTTCTGTTGAGTGTGGGTTTAGTAATGGGGTTTGTGGGGTTTTCTTCT

GTTAAGGATGCATTTATTCAGATTTCATTTGTTTGGGﬂGCTAGTTTGGAGATAAATC...TTGTGATAAGGGTGGAGMTGCATTTGCTCAGGATGCATTTGTTTGGCAGGTCCCTGTCGCTAGCAAA
GTTAAGGATGCATTTATTCAGATTTCATTTGTTTGGGE-—--———-———————————— T TGCATTTGCTCAGGATGCATTTGTTTAGCAGGTCCCTGTCGCTAGCAAA
CCCCTTCGGCAAGGTCGAAGGGGGTTCGGTTGGTCTCEGCTAGTGTGGAGATAAATC. . TTGTGATAAGGGTGGAGAGGTTAAAGGAGCCACTTATTAGTAATGTTGATAGTAGAATGATGGCTAG
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AGTGGCTGCTCCATCTGCCTGGGTCTGAGAGTAANGGGAATAGTAGGCCTCCTAGG...GAGTAATAGAAATGqGGTAATACAAAGCAGAATGCCCAGCCAGCTTGAAATTGACAGATGTTTATATAA
AGTGGCTGCTCCATCTGCCTGGGTCTGAGAGTAAA-————————————————————, -~ ————————————— CAAAGCAGAATGCCCAGCCAGCTTGAAATTGACAGATGTTTATATAA
GAGTAGTAGGAATGC G

CTTCGATAATGGCCCATTTGGGCAAAAAGCCGGTTAGCGGGGGCAGGCCTCCTAGG GTTAGGATAATATAAATAGTTAAATTAAGAATGGTTATGTTAGGGTT

TGGTTTCCAGCATTATCCATGTCCCTGCAAGGGNTAGGTGTTGGTATAGA...GGGTTTTGCAGTCCTTAGCTGCAAATGAGTCCTTAGCAAGG CTCATTCTTTTTTATGGCTGCATAATATTCCAT
TGGTTTCCAGCATTATCCATGTCCCTGCAAGGGA-—-—-———————————— D e it CAT CATTCTTTTTTATGGCTGCATAATATTCCAT
GAATATAAACTTCAGGGTGACCGAAAAATCAGAATAGGTGTTGGTATAGA. . .GGGTTTTGCAGTCCTTAGCTGTTGCAGAAATTAAGTATTGC TACTGAGGGCTTTGAAGGCTCTTGGTCTGTA

TAAGAAGGATAGTAATTCTCTCATTGAGCTGCTGGGAKACCTCCGCTACCA...GAAGGAATCGAACCCCCTGGGAGTATTACCTAAATGAATGCTTATGAAAGATTCCAGCACAATAGCTGAGTGCA
TAAGGAGGATAATAATTCTCTCGTTGAGCTGCTGGGA-————————————— ., —————————————————————— GTATTACCTAAATGAATGCTTATGAAAGATTCTAGCACAATAGCTGAGTGCA
TTACAGTAGGAATAGACGTAGACACACGAGCATATTTCACCTCCGCTACCA GAAGGAATCGAACCCCCCAAAGCTGGTTTCAAGCCAACCCCATGGCCTCCATGACTTTTTCAAAAAGGTATTAG

TTATGCTGTTGAATGACTTGGAATTAATTTGTAAGTGTAIGAGAAAAATGAATCCTAGGGCTCAGAGCACTGCAGCAGATCACGTATTTTTGCTCTGTGACAAAGTATTTTTATTTTCACTTTTTC
TTATGCTGTTGAATGACTTGGAATTAATTTGTAA-;; ———————————————————————————————— TATATCCTCGTATT_CCGTGACAAAGTATTTTTATTTTAACTTTTTC

GTTTGCTAATACAATGCCAGTCAGGCCACCTACG GAAAGATGAATCCTAGGGCTCAGAGCACTGCAGCAGATCATTTCAT TCCGTGGAGTGTGGCGAGTCAGCTAAATACTT

GAGAATAGACTCTAGTGGGCAAAAATGGAAGCAAGAAGGCHACATAGAAAAAT...CGCGTTCCTTTAAGGdCATTTAGGAAGCTATTTCTTCAACTCAGGGTGGTATCCTGGAGGAGGTGGGAA
GAGAATAGACTCTAGTGGGCAAAAATGGAAGCAAGAAGGC---——-—-—-———-—— T TTAGGAAGCTATTTCTTCAACTCAGGGTGGTATCCTGGAGGAGGTGGGAA
ACTAATAATTATTACATTTTGACTACCACAACTCAAC TACATAGAAAAAT...CGCGTCCCTTTCTC-— AAAATTCTTCTTAGTAGCTATTACCTTCTTATTATTTGATCTAGAAATTG

GCATGAAACTGTGGTTTGCTCCACAGATTTCAGAGCATIGACCGTAGTATACC .AAGGAGTCGCAGGTCGCCTGGTTCTAGGAATAATGGGGGAAGTATGTAGGAGTTGAAGATTAGTCCGCC

ATTTTGAAGTCTGGAGACTCACTGAATTTGTTCTGGGT%TGGGGGAGGTTACATG...GTGGGGTTAGCGATTCTGGTACAGTGGCTTGTGCCTGTAATCCCAGCACTTGGGAGGCCGAAGCAGGT
ATTTTGAAGTCTGGAGACTCACTGAATTTGTTCTGGGT-———————————=—————, . . ——————————————— CTGGTACAGTGGCTTGTGCCTGTAATTCCAGCACTTGGGAGGCCAAAGCAGGT
TGTTAGCGGTGTGGTCGGGTGTGTTATTATTCTGAATTTTGGGGGAGGTTATATG GTGGGGTTAGCGATGGAGGTAGGATTGGTGCTGTGGGTGAAAGAGTATGATGGGGTGGTGGTTGTGGT

ATTTTGAAGTCTGGAGACTCACTGAATTTGTTCTG—GGTRTGGGGGAGGTTACATG...GTGGGGTTAGCGATTCTGGTACAG—TGG—CTTGTGCCTGTAATCCCAGCACTTGGGAGGCCGAAGCAGGT
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ATTTTGAAGTCTGGAGACTCACTG. TG -GGT----——-—————————— e TTT T CT CAG—| -CT| CCTGTAATTCCAGCACTTGGGAGGCCAAAGCAGGT
TGTTAGCGGTGTGGTCGGGTGTGTT] - ATTTTGGGGGAGGTTATATG. . . GTGGGGTTAGCGATGG. GGAT TGC GGTGAAA--GAGTATGATGGGGTGGTGGTTGTGGT

TCATCCTTGGCAGCCCCAACTCCTGCCTGTCAGCCCAAQCAGCCACCAATTAAGAAAGCGTTCAAGCTCAACACCCACCTTTCAAGCTCAAGTCTCCCTTTGCGGTTGCTACAACCACCAAGGGCTCATCCTC
TCATCCTTGGCAGCCCCAACTCCTGCCTGTCAGCCCAAG———————————————————— -~~~ —————————————————— TCTCCCTTTGCGGTTGCTACAGCCACCAAGGGCTCATCCTC
AGAGAGTAAAAAATTTAACACCCATAGTAGGCCTAA| CAGCCACCAATTAAGAAAGCGTTCAAGCTCAACACCCACTACCTAAAAAATCCCAAACATATAACTGAACTCCTCACACCCAATTGGACCAATC

AAAATTATTTGATTATTGAGTCTTGATAATTATATCAHCAACCATTACCCTCTACATCACCGCCCCGACCTTAGCTCTAATTATATCAGAGCCAAAAATGTGTCTTTGGTTAGATCTGTTGGAAAAGAG
AAAATTATTTGATTATTGAGTCTTGATAATTATATCA-———————————————— -~~~ -~ ————————————————————— GAGCCAAAAATGTGTCTTTGGTTAGATCTGTTGGAAAAGAG
AAAACTCTTCACCAAAGAGCCCCTAAAACCCGCC TCTACCATCACCCTCTACATCACCGCCCCGACCTTAGCTCTCACCATCGCTCTTCTACTATGAACCCCCCTCCCCATACCCAACCCCCTGGT

TTCAAATTCTAGCTTAACAGTGAATAAGTTTTAGTATAAGTATACCGCCTCACCCCAC...GGCCTTCACCCCTGCKCCCAAAACTGCATGGGACGTATGCCAAAAAGTATTTGTTATTTATCTG
TTCAAATTCTAGCTTAACAGTGAATAATTTTTAGTATAAGTATACC--———-—-————-——, ., . —————————————— ;ICCCAAAACTGCATGGGACGTATGCCAAAAAGTACTTGTTATTTATCTG

AACTCATGAGACCCACAACAAATAGCCCTTCTAAACGCTAATCCAAGCCTCACCCCAC. . .GGTCTCCACCCCTGACTCCCCTCAGCCATAGAAGGCCCCACCCCAGTCTCAGCCCTACTCCACT

TTTTAGGGAATGAAAGCTAGQTCGTTTCCCCGCATAAACAACATAAGCTTCTGACTCTTACCTCCCHCTTGATTTATTTAACCTCTGAATAGAT————GGTCTATATTTA
TTTTAGGGAATGAAAGCIAGGE————————————————————————————————————————————— TGATTTATTTAACCTCTGAATGAATAGATGGTCTATATTTA
ATAATCGGTGCCCCCGAFATGGCGTTTCCCCGCATAAACAACATAAGCTTCTGACTCTTACCTCCC CTCCTACTCCTGCTCGCATCTGCTATAGTGGAGGCCGGAGC

Yellow highlighted nucleotides represent BLAST-defined homology between human mtDNA and the human numt region. Boxed nucleotides are the
actual nucleotides inserted, as inferred from comparison to chimp sequence, the proxy for the pre-integration target site. Italicized nucleotides
indicate insertions in human, or deletions in chimp. Sequences are labeled by species (H=Homo, P=Pan), followed by chromosome number (or “M”
for the mitochondrial genome), followed by beginning position rounded to the nearest Mb for nuclear DNA or nearest bp for mitochondrial DNA.



